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多 组 学 技术 在 奶牛 瘤 骨 代谢 以 及 泌乳 生理 研究 
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摘 Z: 相 比 传统 的 看 


物质 代谢 的 分 子 生 物 学 规律 及 机 制 进 


究 方法 ,组 学 技术 从 更 加 基础 和 全 面 的 角度 来 
行 解 析 , 在 生命 科学 等 领域 发 挥 着 重要 的 作用 


完 生物 学 问题 ， 


并 对 


并 得 到 


越 来 越 多 的 应 用 。 到 目前 为 止 ， 组 学 技术 已 广泛 应 用 于 奶 


应 用 五 


泌乳 生理 等 方面 的 研究 现状 进 


持 。 
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究 也 受到 越 来 越 多 的 关注 。 
行 综述 , 为 奶牛 科学 的 


RIRIA 


和 牛 营养 生怕 


研究 中 , 而 多 组 学 联合 


因此 , 本文 主 要 围绕 多 组 学 技术 联合 应 用 在 奶牛 瘤胃 代谢 、 


F 健康 高 效 养 殖 提供 理论 支 


随 着 生物 技术 的 发 展 , 生物 信息 学 等 各 种 检测 技术 和 统计 手段 逐渐 出 现 并 趋 于 成 熟 ， 比 


如 组 学 技术 的 诞生 与 应 用 。 组 学 技术 的 主要 特点 是 高 通 
系统 、 器 官 、 组 织 、 细 胞 和 亚 细 胞 等 层面 的 分 子 调控 途径 提供 一 个 系 


相关 领域 应 用 下 
组 学 技术 的 联合 


ai 


提高 奶牛 饲料 利用 效率 一 直 是 科 丰 


节约 生产 成 本 ， 而 且 可 以 提高 牛奶 品质 。 而 饲料 利用 率 主 要 1 


、 非 靶 向 、 大 数据 , 可 对 生物 机 体 、 


统 完整 的 解析 ， 并 促进 


究 的 发 展 。 每 个 组 学 技术 都 可 以 充分 了 解 相 应 层面 的 生物 学 信息 。 而 通过 各 
究 分 析 可 以 更 好 地 促进 系统 生物 学 的 发 展 由 。 在 反刍 动物 营养 研究 方面 ， 
工作 者 的 追求 目标 ， 因 为， 高 饲料 利用 效率 奶牛 不 仅 可 以 


奶牛 遗 


传 信息 所 决定 ， 有 研究 


报道 ， 通 过 基因 组 学 技术 可 以 为 筛选 出 更 高 饲料 利用 率 的 奶牛 提供 帮助 P4。 另 外 ，Wang 等 


器 研究 了 奶牛 瘤 骨 、 小 肠 、 肝 脏 、 乳 腺 4 种 组 乡 


表明 瘤胃 miR-21-3p 和 肝脏 miR-2285f 等 可 调控 泌乳 过 程 ， 


并 影响 


4 的 微小 RNA (microRNA, miR) 分 布 ， 结 


奶牛 泌乳 性 能 ， 揭 示 出 


优质 与 劣质 粗饲料 之 间 miR 的 区 别 以 及 其 对 泌乳 性 能 的 影响 。 因 此 ， 组 学 技术 的 发 展 将 为 


奶牛 营养 生理 有 
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牛 生产 影响 的 机 制 提供 可 能 , 而 奶牛 瘤胃 代谢 以 及 乳腺 泌乳 生理 状况 是 决定 奶牛 高 效 、 高 质 、 


面 上 的 应 用 现状 进行 综述 ， 旨 
奶牛 业 的 发 展 提供 


健康 生产 的 重要 内 


1 组 学 技术 概述 


定 研究 内 容 的 组 学 ， 如 脂 


功能 方面 进行 展开 ,研究 方法 主要 有 生物 标志 物 以 及 DNA 芯片 技术 等 。 


整体 水 平 上 看 


于 杂交 技术 的 微 阵列 技术 和 基于 测序 技术 的 转录 组 测序 


相互 作 


RA 


容 。 因 此 ， 本 文 围绕 组 学 技术 在 奶牛 瘤胃 代谢 、 泌 乳 生理 、 
企 为 今后 奶牛 营养 生理 方面 的 进一步 


目前 应 用 较为 广泛 的 组 学 技术 是 基因 


胞 中 基因 转录 情况 以 及 转录 调控 规 得 


理论 


支持 以 及 新 的 发 展 方向 。 


白质 的 水 平 上 探索 其 作用 模式 、 功 能 机 制 、; 
可 用 于 解决 mRNA 表达 水 平和 表达 时 间 、 翻 译 后 修 


等 问题 。 代 谢 组 学 通过 


子 质量 <1 000 u) [7] 


与 代谢 组 学 又 交叉 形成 的 一 门 
平定 量 研究 机 体 在 营养 调控 时 


其 在 奶牛 营养 


完 中 的 应 用 主 


组 学 、 转 录 组 学 


完 提 供 思 


、 香 白质 组 学 和 代谢 组 学 ， 
类 组 学 、 免 疫 组 学 、 糖 组 学 等 。 基 因 组 学 主要 围绕 分 


以 及 特 
子 整体 水 平 与 


术 、 基 因 表 达 系 列 分 析 技 术 、 大 规模 平行 测序 技术 以 及 RNA 测序 技术 。 而 蛋白 质 组 学 是 在 
E 骨节 和 调控 以 及 蛋白质 组 群 内 的 相互 作用 ， 其 


集中 在 血液 、 瘤 


转录 组 学 
的 新 兴学 科 , 其 主要 研究 技术 包括 基 
技术 2 种， 具体 有 表达 序列 标签 技 


是 一 门 在 


饰 以 及 和 蛋白质 之 间或 与 其 他 生物 分 子 的 
寺 研 究 生 物体 的 细胞 、 组 织 、 体 液 等 的 内 源 性 
， 发 现 其 潜在 的 生物 特性 及 其 变化 规律 。 在 后 基因 
新 的 分 支 学 科 , 即 营养 代谢 组 学 。 


小 分 子 代谢 物 (分 
组 学 时 代 ， 营 养 科学 
营养 代谢 组 学 主要 从 分 子 水 
现 的 动态 代谢 应 答 、 代 谢 变化 及 其 对 机 体 健康 的 影响 ， 当 前 
骨 液 、 乳 腺 、 肝 脏 、 尿 液 等 。 


组 学 技术 在 奶 


要 
牛 营养 生理 中 的 应 用 基本 都 是 通过 对 差异 基因 、 蛋 白质 或 者 代谢 物质 的 鉴定 , 进而 对 差异 对 


象 所 参与 的 关键 代谢 通路 i 


2 RAR 


近年 来 , 组 学 技术 在 动物 营养 瘤 骨 上 皮 以 及 瘤 骨 微 生物 中 的 应 用 已 取得 


己 通 


2 
时 


机 制 [9]。 


sa 


胃 上 皮 关 键 基因 ， 
响 瘤胃 乳头 的 形态 。 


] 通 过 


瘤 骨 上 皮 转 录 组 研究 发 现 了 奶牛 围 产 期 期 间 瘤 骨 乳 头 组 织 的 细胞 和 


行 解析 ， 从 而 在 分 子 水平 上 研究 奶牛 的 营养 代谢 机 制 四 。 


SEKI 


展 。 现 


分 子 快速 适应 的 


过 RNA 测序 技术 研究 发 现 , 不 同 物理 性 状 以 及 质量 的 奶牛 粗饲料 对 瘤 


如 BAG3, HLA-DQA| 和 UGT2B17 基因 的 转录 水 平 有 调控 作用 ， 进 而 影 


另外, 在 瘤胃 微生物 


完 方面 ， 


研究 将 宏基 因 组 学 技术 应 用 于 瘤胃 功 
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能 微生物 ， 筛 选 得 到 了 脲酶 阳性 殉 隆 和 脂肪 栈 
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阳性 克隆 ， 利 用 脲酶 结构 基因 wreC 和 16Sr 


DNA 特异 性 引物 扩 增 脲酶 克隆 质粒 ， 测 序 后 ， 构 建 系统 发 育 树 ， 揭 示 了 瘤 骨 功能 微生物 的 


多 样 性 00。 田 彦 023 通 过 奶牛 瘤胃 宏 转录 组 


究 ， 全 面 解释 了 瘤 骨 微 生物 将 植物 细胞 壁 多糖 


转化 为 乳脂 肪 前 体 物 丁 酸 和 乙酸 复杂 代谢 中 的 2 个 限 速 过 程 , 分 别 为 植物 细胞 壁 多 糖 降解 为 


单 糖 与 以 乙酸 加 
供 科 学 的 依据 ， 同 时 为 可 
众所周知 , 4A 


HARE A 为 底 物 生成 乳脂 肪 前 体 物 乙酸 和 丁 酸 ， 这 为 奶牛 乳脂 肪 品质 的 调控 提 


了 生 资 源 纤 维 素 和 半 纤 维 素 的 开发 利用 提供 了 新 前 
FE 冀 的 甲烷 排放 是 全 球 广泛 关注 的 一 个 问题 。 反刍 动物 瘤胃 内 产 甲烷 古 菌 产 


= 
AIK o 


生 的 甲烷 在 温室 气体 排放 占有 很 大 比例 。 针对 瘤胃 产 甲烷 菌 的 基因 组 进行 测序 , 结果 发 现 了 


液 进 行 宏基 因 


组 分 析 的 过 程 中 ， 发 现 了 3 970 个 微生物 基因 ， 其 中 20 个 基因 的 表达 量 与 甲 


甲烷 菌 生长 代谢 的 生化 途径 ， 针 对 该 途径 进行 调控 可 降低 瘤 骨 甲 烷 的 排放 量 03。 在 对 瘤胃 


烷 排 放量 显著 相关 ， 如 mcr4 Fl fmdB"4), FEF RG CMS) 代谢 组 学 分 析 和 核磁 共振 技术 ， 
在 反刍 动物 饲料 中 添加 植物 次 生化 合 物 会 影响 


骨 中 甲烷 生成 的 主要 底 物 ， 它 1 


烷 的 生成 。 原 虫 可 产生 丰富 的 氧气 ， 这 是 瘤 


站 的 去 除 〈 脱 气 ) 导致 体内 甲烷 排放 降低 11%05。 体 外 研究 


发 现 ， 在 瘤 由 液 中 添加 儿 茶 素 ， 可 以 作为 氨 接 收 器 使 甲烷 产生 量 显赫 减少 ，1 mol 儿 茶 素 可 


以 减少 1.2 mol 日 


烷 排 放 ， 该 研究 利用 代谢 组 学 技术 揭示 出 儿 茶 素 在 瘤 骨 中 的 降解 以 及 作用 


过 程 n9。 同 时 ， 是 了 武 如 茶 电 素 09、 植 物 精油 如 月 桂 酸 0 也 可 作为 一 种 瘤胃 发 酵 调 节 剂 和 有 


前 景 的 甲烷 抑制 剂 。 


月 


针对 不 同 饲 粮 对 奶牛 瘤胃 代谢 方面 的 影响 ，Ametaj 等 59 首次 应 用 代谢 组 学 研究 增加 饲 


粮 精 饲料 比例 对 奶牛 瘤 骨 代谢 的 影响 ， 结 果 发 现在 高 精 饲 料 条 件 下 ， 瘤 胃液 中 N- 亚 硝 基 二 


一 
也 


> OPR MAR RAR RAR 


H YE 
EUR A 


H 氨 酸 、 


烟 酸 、 甘 油 、 富 马 酸 、 丁 酸 和 缴 氨 酸 的 浓度 


饲料 饲 粮 的 奶牛 瘤胃 消化 蛋白 质 由 几 个 极 高 度 表 达 的 蛋白 质 主导 , 如 肌 


白 和 B- 微 管 蛋 


白 ， 通 过 液 相 色 谱 - 质 谱 联 用 /质谱 联 用 (LC-MS/MS) 鉴 定 这 些 


为 结构 蛋白 9。 运 用 代谢 组 学 研究 发 现 ， 不 同类 型 的 粗饲料 可 以 显著 影响 奶牛 瘤胃 微生物 


代谢 组 ， 特 别 是 有 机 酸 、 胺 和 氨基 酸 中 1。 不 同 品质 粗饲料 饲 粮 条 件 下 ， 研 究 奶 牛 瘤胃 液 的 


差异 代谢 物 及 其 变化 规律 ,发 现 饲 喂 低 品质 饲 粮 时 ， 大 多 数 代 谢 物 在 瘤胃 液 中 减少 ,在 尿 中 


增加 , 其 中 以 甘氨酸 、 丝氨酸 和 苏 氨 酸 代谢 , 栈 氨 酸 代 谢 和 葵 丙 氨 酸 代谢 差异 最 为 显著 P223。 
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另外 ， 有 下 
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究 比 较 核 磁 共 振 和 液 相 色谱 -质谱 联 用 (LC-MS) 技 术 在 鉴定 奶牛 瘤胃 液 中 代谢 物 


种 类 和 相对 浓度 上 的 异同 ， 结 果 发 现在 不 同 检测 平台 间 ， 葵 丙 氨 酸 、 乌 氨 酸 、 赖 氨 酸 、 亮 氨 


酸 、 精 氨 酸 、 纺 氨 酸 和 葵 基 乙酰 甘氨酸 的 检测 结果 差异 显著 P。 因 此 ， 运 用 不 同 代谢 组 检 


测 平台 联合 下 


完 检测 瘤胃 代谢 


物 变化 具有 习 


LEH 


研究 瘤 骨 主要 的 尿素 分 解 菌 群 和 反刍 动物 尿素 利用 机 


ureC 基因 的 比例 。 而 假 单 胞 菌 属 、 嗜 


E 和 必要 性 。 


同时 , 通过 测序 和 代谢 组 学 方法 


央 ， 结 果 发 现 ， 补 充 尿素 显著 增加 了 
杆菌 属 、 奈 瑟 氏 球菌 属 、 链 球菌 属 、 放 线 菌 属 、 


孢 杆菌 属 和 琥珀 酰 菌 属 中 富 


含 尿素 分 解 菌 


可 能 有 助 于 指导 提高 瘤 骨 尿素 利用 效率 的 了 


3 泌乳 生理 与 牛奶 品质 


奶牛 的 泌乳 生理 情况 与 牛奶 产量 密切 相关 , H 


过 
奶牛 乳腺 上 皮 细 胞 核 进行 磷酸 化 蛋白 质 组 学 分 析 , 建立 了 转基因 克隆 牛乳 脂肪 球 膜 蛋白 质 表 
达 谱 ， 并 成 功 鉴 定 了 1 225 种 乳 蛋 


发 现 蛋 粤 酸 和 赖 氮 酸 营养 素 可 以 通过 调节 丝 分 裂 原 激活 蛋 


胞 中 哺乳 动物 雷 帕 霉 素 靶 蛋白 (MTOR) 信号 转 导 通路 ， 


伸 因 子 1B (eEFIB) NEIER 


影响 信号 传导 蛋白 和 转录 激活 物 5 (Stats) 基因 的 表达 ， 进 


， 这 有 助 于 了 解 奶 牛 尿 素 氮 影响 的 代谢 途径 , 并且 


Rice 


Hat Fs PAs A HL aE A PR a 2 
大 ， 


可 以 作为 奶牛 组 织 活 检 的 替代 品 ， 


前 下 


FA 


FATE S AWE 


AHM, 96671 FL He Wi ERR AR 


MALE A 


白质 29。 另 外 利用 转录 组 学 技术 
白 激酶 1 (MAPK1) 和 真 核 生物 延 


IREEN, t 


究 ， 发 现 牛奶 体 细胞 转录 组 与 奶牛 乳腺 组 织 转录 组 相关 性 很 
进而 用 于 奶牛 营养 组 学 研究 0 中。 同时 奶牛 乳腺 主要 


吸收 葡萄 糖 为 乳腺 发 育 和 泌乳 提供 能 量 和 底 物 ,乳腺 的 乳糖 合成 在 很 大 程度 上 依赖 于 催乳 素 
及 其 受 体 P9。 张 航 E9 对 乳腺 组 织 和 乳腺 上 皮 细 胞 进行 高 通 量 转录 组 测序 ， 发 现 了 不 同 饲 粮 


模式 对 奶牛 乳脂 肪 合成 、 长 链 脂肪 酸 的 添加 对 奶 4 
善 了 乳脂 肪 代谢 的 模型 ， 为 改善 牛奶 的 品质 提供 到 
动物 的 动静 脉 血 液 代谢 组 的 变化 也 可 反映 特定 组 织 器 官 的 代谢 生理 变化 。 


MS 的 代谢 组 学 技术 通过 对 健康 个 体 的 动静 肪 
乳酸 、 丙 氨 酸 、 谷 氨 酰 腕 和 谷 氮 酸 盐 的 变化 ,提供 了 一 个 到 目 


1]， 这 一 发 现 对 研究 奶牛 的 动静 肪 


为 全 面 的 评定 方法 P 


炳 9 通过 奶牛 动静 脉 


液 差 异 代谢 组 研究 发 现 ， 除 了 常规 


液 代谢 组 学 


k= 


氨基 酸 、 和 葡萄 糖 以 及 脂肪 酸 等 在 


乳腺 上 皮 细胞 乳脂 肪 合成 的 影响 机 制 ， 完 
LE 论 依据 。 另外， 在 人 类 营养 研究 中 ， 通 过 


研究 采用 基于 


奖 样 本 的 全 面 分 析 ， 发 现 了 在 骨骼 肌 活 动 中 


前 为 止 对 血液 循环 代谢 变化 更 


只 有 指导 参考 意义 。 王 
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乳腺 泌乳 代谢 中 起 到 重要 作用 外 ， 其 他 小 分 子 物质 ， 如 氧化 桂皮 酸 、 前 列 腺 素 A、 塔 罗 糖 等 
在 奶牛 泌乳 中 也 很 关键 。 因 此 ,奶牛 动静 脉 差异 代谢 组 研究 为 研究 奶牛 泌乳 生理 提供 了 一 个 
新 的 方法 和 思路 ， 值 得 开展 更 多 研究 来 揭示 奶牛 乳腺 泌乳 规律 。 

奶牛 热 应 激 和 乳房 炎 会 危害 奶牛 乳腺 ,从 而 显著 降低 牛奶 产量 和 质量 , 影响 奶牛 健康 和 


繁殖 ， 进 而 影响 奶 业 的 发 展 。 然 而 ， 目 前 对 泌乳 奶牛 热 应 激 的 生理 机 制 仍 不 清晰 。 现 已 使 用 


LC-MS 和 核磁 共振 氧 谱 (1-H NMR) 对 未 患 热 应 激 和 患 热 应 激 奶 牛 的 牛奶 进行 代谢 组 学 研究 ， 


发 现 患 热 应 激 奶 牛 和 正常 奶牛 相 比 ， 牛 奶 中 乳酸 盐 、 丙 酮 酸 盐 、 肌 酸 、 丙 酮 、B- 羟 基 丁 酸 盐 、 
三 甲 胺 、 油 酸 和 亚 油 酸 浓度 变化 显著 ， 这 10 种 生物 标记 物 在 牛奶 中 的 水 平 可 以 反映 血液 中 
热 应 激 诱导 的 代谢 组 学 变化 B1。 关 于 奶牛 乳房 炎 ， 已 有 组 学 研究 发 现 了 其 潜在 的 生物 标记 


物 。 有 报道 通过 代谢 组 学 方法 研究 了 乳房 炎 期 间 牛 奶 中 的 代谢 变化 ,发 现 乳房 炎 过 程 中 乳糖 


浓度 的 下 调 可 能 与 下 调 的 -乳白 蛋白 浓度 相关 鸣 。 同 时 在 运用 代谢 组 学 技术 研究 亚 临床 乳房 


炎 时 发 现 , 牛奶 中 缴 氨 酸 、 丝氨酸 、 醇 氨 酸 和 茶 丙 氨 酸 是 亚 临 床 乳 房 炎 的 显著 差异 代谢 物质 ， 
可 以 作为 预测 亚 临 床 乳房 炎 的 生物 标记 物 B3。 对 比 有 无 干 奶 期 的 奶牛 在 产 犊 后 初 乳 蛋白 
图 谱 发 现 ， 无 干 奶 期 奶牛 的 初 乳 中 免疫 球 和 蛋白 G、 免 疫 球 和 蛋白 A 和 免疫 球 蛋 白 M 浓度 显著 
低 于 经 过 于 奶 期 奶牛 的 初 乳 B9。 因 此 ， 无 干 奶 期 奶牛 的 机 体 免疫 功能 受到 抑制 ， 不 利于 奶 
牛 健康 生产 。 另 外 ,通过 血液 的 组 学 研究 对 治疗 奶牛 乳房 炎 也 取得 了 很 大 进展 。 通 过 研究 血 


= 


浆 中 蛋白 质 组 的 变化 ， 发 现 作 为 阳性 反应 蛋白 质 的 血清 淀粉 样 蛋白 A、ol RERE A Afi 

珠 蛋 白 基 因 的 表达 在 分 娩 过 程 中 上 调 , 并 伴随 亚 临床 乳房 炎 的 发 生 , 揭示 出 这 些 差异 蛋白 质 

是 响应 分 娩 和 哺乳 应 激 调节 蛋白质 ， 这 为 研究 产后 亚 临 床 乳 房 炎 的 发 生 提 供 参 考 依 据 B7。 
随 着 人 们 生活 水 平 的 提高 , 牛奶 产量 与 品质 备 受 瞩目 。 已 有 研究 人 员 对 牛奶 的 全 基因 组 


bai 


进行 了 关联 研究 ， 发 现 C4 结合 蛋白 a (C4BP4) 基 因 作 为 与 奶牛 乳脂 肪 相关 的 基因 ， 其 在 奶 


牛乳 腺 组 织 中 表达 量 的 多 少 对 奶牛 的 乳脂 肪 率 起 到 关键 的 调控 作用 B99。 姜 平 等 B9 发 现 ， 

C4BPA 基因 在 不 同 奶牛 乳腺 组 织 中 均 有 表达 ， 且 在 高 乳脂 肪 奶牛 及 低 乳 脂肪 奶牛 的 乳腺 组 
织 中 表达 量 差异 显著 。 乳 脂肪 球 膜 蛋白 质 作 为 牛奶 中 香 白 质 的 重要 组 成 部 分 ,对 其 的 研 完 既 
可 评估 转基因 克隆 牛奶 蛋白 质 安全 性 ,又 可 从 侧面 反映 泌乳 奶牛 本 身 乳 腺 的 健康 状况 。 现 已 
发 现 乳 脂肪 球 膜 蛋白 质 基 因 可 以 转 入 奶牛 ， 从 而 增强 奶牛 的 抗 病 性 、 提 高 牛奶 品质 ， 同 时 培 
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高 品质 的 产 奶 种 群 9。 


au 
Ad 


利用 双向 电泳 技术 探索 不 同 饲 粮 对 奶牛 牛奶 蛋 


发 现 大 豆 粉 可 以 促进 奶牛 乳 蛋 白 的 合成 和 分 这 中 ]。 不 同 哺乳 动物 奶 的 蛋白 
差异 蛋白 质 , 例如 : 骆驼 奶 中 特有 的 乳 清 酸 性 蛋白 质 和 柄 氧化 还 原 酶 , 山羊 奶 特有 的 双 糖 链 


T 


蛋白 聚 糖 ， 水 牛奶 中 特有 的 聚集 蛋白 和 奶牛 特有 


的 伯 胺 氧化 栈 


， 因 此 ， 利 月 
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白质 组 的 影响 ， 


质 组 具有 特定 的 


日 蛋白 质 组 学 技术 


可 以 用 来 区 分 不 同 物种 的 奶 呈 。 同 时 通过 对 不 同 物种 奶 源 奶 中 代谢 物 进行 代谢 组 学 研究 ， 


结果 发 现 山 羊 奶 中 独 有 统 氢 酸 和 甘氨酸 ， 而 牛奶 
特 的 代谢 物 也 可 以 达到 区 分 不 同 
羊 奶 进行 量化 


中 却 


AWA AA). BAe 


特有 塔 罗 糖 和 苹果 酸 , 利用 这 些 差异 独 
学 可 对 食品 中 添加 的 羊 奶 和 山 


究 ， 维 护 食品 安全 秩序 的。 为 了 探索 人 和 牛乳 脂肪 球 膜 蛋 白质 的 蛋白 质 组 


的 差异 , 首先 从 人 与 牛 的 初 乳 和 和 常 乳 中 分 离 得 到 乳脂 肪 球 膜 蛋白 质 ,并 通过 同位 素 标 记 相 对 


和 绝对 定量 GTRAQ) 蛋白质 组 方法 对 其 分 析 ， 鉴 定 得 到 232 种 差异 蛋 


的 代谢 图 谱 ， ER, AE 


白质 的 。 针 对 牛奶 


究 发 现 使 用 核磁 共振 (NMR) 代 谢 组 学 技术 可 以 有 效 研究 牛奶 中 小 


分 子 化 合 物 9。 因 此 ， 利 用 组 学 技术 对 不 同 物种 奶 中 小 分 子 或 大 分 子 物质 的 鉴定 有 助 于 判 


别 不 同 的 乳品 性 质 ， 减 少 造假 现象 ， 维 护 食品 安全 ， 并 # 


4 多 组 学 联合 研究 展望 


虽然 基因 组 学 、 转 录 组 学 、 蛋 白质 组 学 、 代 谢 组 学 基于 不 同 的 技术 、 方 法 以 及 研究 思 


来 研究 生物 机 体 的 奥秘 ， 所 涉及 的 层面 存在 不 同 


学 的 延伸 ,和 蛋白质 组 学 可 弥补 基因 组 学 的 局 限 性 


。 但 各 


， 而 代谢 组 学 反映 了 在 内 外 环境 影响 下 基因 


之 间 紧 密 连 接 ， 转 录 组 学 是 基因 组 


动 如 牛 营养 科学 更 好 发 展 ]。 


cH 
BS 


组 、 转 录 组 和 蛋白 质 组 相互 作用 的 最 终结 果 。 使 用 基因 组 数据 可 以 提高 遗传 预测 精度 ， 而 转 


录 组 、 和 蛋白 质 组 和 代谢 组 有 助 于 发 现 编码 和 标签 单 核 背 酸 多 态 性 ,说 明 多 组 学 数据 资源 在 遗 


传 学 中 的 应 用 可 以 改良 牛 的 品种 ， 促 进 牛 健康 生长 ea。 所 以 多 组 学 
菌 基因 组 可 筛选 各 种 发 酵 食品 中 微生物 合成 的 蛋白 质 , 同样 蛋白 质 组 学 也 可 用 于 研究 食品 


ANS 


PPAR) Se A Jo ee ED Ae PL mH FLE A A 28 


E 和 乳酸 


AAT Bin PAY ae AE 
应 用 于 实践 , 以 全 面 了 解 食品 的 功能 


F. HI FEE 


处 理 。 


。 集 成 组 织 的 数据 分 析 需 要 大 量 的 了 


究 是 一 种 必然 趋势 。 


菌 的 蛋白 质 合 成 时， 二 者 联合 将 更 
究 人 员 已 经 把 组 合 的 多 元 组 学 分 析 综合 组 学 ) 
[ 作 和 高 技能 的 数据 
综合 组 学 (基因 组 学 、 和 蛋白 质 组 学 、 代 谢 组 学 ) 方法 揭示 了 在 饲 粮 中 添加 维生素 卫 


对 瘤 骨 微生物 组 的 作用 ， 其 可 增加 细菌 和 原生 动物 数量 501。 运 用 转录 组 和 和 蛋白质 组 学 分 析 
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SAAR CR. ESD) 奶牛 产 奶 量 的 调控 机 制 ， 发 现 2 组 乳腺 组 织 中 总 共有 554 


个 转录 基因 (423 个 增加 ，131 个 减少 ) 和 517 个 蛋白 质 (231 个 调节 和 286 个 下 调节 ) 有 差异 表 


达 ， 结 果 表 明 ， 食 用 高 热量 饲 粮 的 奶牛 的 牛奶 蛋白 质 合成 受到 了 抑制 651。 和 蛋白质 组 和 代谢 
组 联合 分 析 显 示 ， 在 新 生 儿 期 连续 发 生 的 人 工 营养 的 饮食 困难 与 特定 唾液 组 成 有 关 52]， 这 


为 畦 牛 营 养生 理 研究 提供 了 参考 。 使 用 基因 组 数据 可 以 提高 遗传 预测 精度 ， 而 转录 组 、 蛋 白 
质 组 和 代谢 组 有 助 于 发 现 编码 和 标签 单 核 音 酸 多 态 性 ,说明 多 组 学 数据 资源 在 遗传 学 中 的 应 
用 可 以 改善 牛 的 生长 和 健康 fl。 通 过 已 有 研究 发 现 ， 多 组 学 联合 应 用 
相 验证 并 更 准确 说 明 动 物 机 体 在 分 子 层面 的 变化 机 制 ,而 不 一 臻 方面 则 反映 出 不 同 层面 间 的 


相 重 合 部 分 可 以 互 


~ 


差异 生物 学 机 制 ， 诸 如 和 蛋白质 组 学 与 转录 组 学 之 间 的 差异 ， 则 可 能 表示 着 mRNA 翻译 后 修 


饰 以 及 生物 调节 因子 的 调节 作用 。 相 信和 随 着 生物 信息 学 技术 的 发 展 , 多 组 学 研究 会 应 用 到 越 


来 越 多 的 领域 ， 做 出 更 大 的 贡献 。 


5 小 结 


组 学 技术 的 诞生 为 研究 奶牛 机 体 各 种 规律 变化 提供 了 有 效 方法 。 组 学 与 生物 信息 学 一 起 
构成 了 现代 系统 生物 学 的 基础 。 在 未 来 关于 瘤 骨 代谢 方面 应 结合 宏基 因 组 学 技术 、 代 谢 组 学 
技术 和 微生物 纯 培 养 技术 ,具体 探究 某 一 种 或 某 一 属 类 细菌 的 代谢 与 作用 机 制 。 而 关于 泌乳 
生理 方面 , 则 需要 更 多 组 学 技术 的 联合 应 用 去 揭示 不 同 泌乳 期 , 特别 是 干 奶 期 与 泌乳 高 峰 期 


时 


乳腺 的 生理 代谢 活动 ， 可 以 通过 动物 基因 组 背景 信息 、 动 静脉 血液 代谢 组 、 乳 腺 上 皮 细 胞 蛋 
白质 组 、 乳 腺 组 织 组 学 等 ， 联 合 多 样本 、 不 同 角 度 、 不 同 组 学 等 ， 多 维度 、 多 技术 结合 ， 

图 寻找 生物 学 上 奶牛 理论 水 平 的 可 泌乳 量 阔 值 。 随 着 各 种 组 学 技术 逐渐 成 熟 、 交 叉 互 做 ， 并 
结合 动物 营养 学 知识 ， 将 更 好 地 揭示 营养 、 环 境 等 因素 对 奶牛 生长 、 发 育 、 繁 殖 、 生 产 、 健 
康 等 的 影响 ,从 而 为 研究 人 员 以 及 奶牛 养殖 工作 者 提供 大 量 有 效 的 数据 与 知识 , 这 将 促进 奶 


牛 营养 与 生理 学 的 发 展 ， 并 推动 奶牛 产业 的 进步 。 
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Multi-Omics Technology: Application in Rumen Metabolism and Lactation Physiology of 
Dairy Cow 
SU Hanshu JIANG Linshu” WANG Bing“ 
(Beijing Key Laboratory of Dairy Cow Nutrition, College of Animal Science and Technology, 
Beijing University of Agriculture, Beijing 102206, China) 
Abstract: Compared with traditional technologies, Omics technology researches biological issues 
from a more basic and comprehensive point of view, and analyzes molecular biology rules and 


mechanisms of substance metabolism. Omics technology plays an important role and is 
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increasingly utilized in life sciences. Till now, Omics technology has been widely used in the 
research of dairy cow nutrition and physiology, and multi-Omics combination used in researches 
has been attracted more and more attention. Therefore, this paper mainly focused on the 
application of Omics technology in rumen metabolism, lactation physiology of dairy cows, 
thereby providing theoretical supports for the research of dairy science and the improved healthful 
and efficient feeding of dairy cows. 
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